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ಈ ಜಗತ್ತಿನಲ್ಲ 7 ಶತಕೋಟ ಜನರು, 10೦ ಸಹಸ್ರ ಕೋಟಗಿಂತಲೂ ಹೆಚ್ಚು ಇರುವೆಗಳು ಮತ್ತು ಒಂದು ಶತಕೋಟಗಿಂತಲೂ 
ಹೆಚ್ಚು ಹೇನ್ನೊಣಗಳವೆ. ಇಷ್ಟೊಂದು ವೈವಿಧ್ಯತೆ ಎಲ್ಲಂದ ಬಂತು? ನಾವು ಹೇಗೆ ವಿಕಾಸಗೊಂಡೆವು- ಮನುಷ್ಯನ 
ಕಥೆಯೇನು? ಇಂತಹ ಕೆಲವು ಪ್ರಶ್ನೆಗಳಗೆ ಉತ್ತರಿಸಲು ನಾವು ಮಾಡಿರುವ ಕೆಲವು ಪ್ರಯತ್ನಗಳನ್ನು ಹುಡುಕ ನೋಡುವ 


ಕೆಲಸವನ್ನು ಲೇಖಕರು ಈ ಲೇಖನದಲ್ಲಿ ಮಾಡಿದ್ದಾರೆ. 


ಈ ಭೂಮಿಯ ಮೇಲೆ ಜೀವಿಗಳ ಉಗಮದ ಬಗ್ಗೆ 
ಮಾನವರು ಸದಾ ಕುತೂಹಅಗಳಾಗಿದ್ದಾರೆ. ಮಾನವನ 
ಇತಿಹಾಸದುದ್ದಕ್ಕೂ ಈ ಬಣ್ಣೆ ಅನೇಕ ಸಿದ್ದಾಂತ ಮತ್ತು 
ವಿವರಣೆಗಳನ್ನು ನೀಡಲಾಗಿದೆ. ಡಾರ್ವಿನ್‌ ಮತ್ತು ವಾಲೇಸ್‌ 
ತಮ್ಮ ನೈಸರ್ಗಿಕ ಆಯ್ದೆಯ ಮೂಲಕ ಜೀವವಿಕಾಸದ 
ಸಿದ್ದಾಂತವನ್ನು ಮೊಟ್ಟ ಮೊದಲು ಪ್ರತಿಪಾದಿಸಿದಾಗ 
ಬಹಳಷ್ಟು ವಾದವಿವಾದಗಳು ಎದುರಾದವು. ಆದರೆ, ಇಂದು 
ಈ ಸಿದ್ದಾಂತಕ್ಷೆ ನಿರ್ವಿವಾದವಾದ ಸಾಕ್ಷಿಯುದೆ. ಡಾರ್ವಿನ್‌ 
ಪ್ರಕಾರ ವಿಕಾಸವೆನ್ನುವುದು ಕೆಲವು ಮಾರ್ಪಾಡಿನೊಂದಿಗೆ 
ಪೀಳಆಗೆ ಮುಂದುವರಿಕೆ ಅಥವಾ "ಡಿಸೆಂಟ್‌ ವಿತ್‌ 
ಮಾಡಿಫಿಕೇಷನ್‌” "Descent with modification’, 
ಅಂದರೆ, ಗುಣಲಕ್ಷಣಗಳು ತಂದೆತಾಲುಗಳ೦ದ 

ಅವರ ಮಕ್ಕಳಗೆ ಪರಿಪೂರ್ಣವಾಗಿ ಅಲ್ಲದೆ ಹೋದರೂ 
ಆನುವಂಶಿಕವಾಗಿ ಸಾಗುವುದು. ಮಕ್ಕಕು/ಮರಿಗಳು 

ತಮ್ಮ ತಂದೆತಾಯುಗಳನ್ನು ಬಹುಪಾಲು ಹೋಲುತ್ತಿದ್ದರೂ 
ಅವು ಕೆಲವು ವ್ಯತ್ಯಾಸಗಳನ್ನು ತೋರಬಹುದು. 


ಕಾಲಕ್ರಮೇಣ, ಈ ವ್ಯತ್ಯಾಸಗಳೇ ಆಯ್ದೆಯಾಗಿ, ಒಂದು 
ಹೊಸ ಪ್ರಭೇದವನ್ನು ಹುಟ್ಟುಹಾಕುವಷ್ಟು ಬಲವಾದ 
ವಿಭನ್ನತೆಯಾಗುತ್ತದೆ. ಈ ಹೊಸ ಪ್ರಭೇದವು ತಾನು ಹಿಂದಿನ 
ಪ್ರಭೇದದಿಂದ ವ್ಯತ್ಸತ್ತಿಯಾದ ಕಾರಣ ಅದು ತನ್ನ ಹಳೆಯ 
ಪ್ರಭೇದದೊಂದಿಗೆ ಸಂಬಂಧವನ್ನು ಹೊಂದಿರುತ್ತದೆ. ನಾನು 
ಮತ್ತು ನನ್ನು ಸೋದರ ಸಂಬಂಧಿಗೆ ಹೇಗೆ ನಮ್ಮ ತಾತ 
ಒಬ್ಬರೇ ಸಾಮಾನ್ಯ ಪೂರ್ವಜರಾಗುತ್ತಾರೋ ಹಾಗೆಯೇ 
ಪ್ರಭೇದಗಳೂ ಸಹ ತಮ್ಮ ಸಂಬಂಧಿ ಪ್ರಭೇದಗಳೊಂದಿಗೆ 
ಒಂದೇ ಪೂರ್ವಜರನ್ನು ಹಂಚಿಕೊಳುತ್ತವೆ. ಕಾಲಚಕ್ರದಲ್ಲಿ 
ನಾವು ಬಹಳ ಹಿಂದೆ (ಸುಮಾರು 3.8 ಶತಕೋಟ 
ವರ್ಷಗಳು ಹಿಂದಕ್ಷೆ) ಹೋದರೆ, ಠ ಭೂಮಿಯ ಮೇಲೆ 
ಇರುವ ಸಕಲ ಜೀವಿಗಳ ಜನ್ಯದಾತ ಜೀವಿಯನ್ನು ಕಂಡು 
ಹಿಡಿಯಬಹುದು. ಹೀಗೆ ನಾವು, ಪ್ರಭೇದಗಳ ನಡುವಿನ 
ಸೂಕ್ಷ ಸಂಬಂಧಗಳನ್ನು ಎಚ್ಚರಿಕೆಯಿಂದ ಪುನಾರಚಿಸುತ್ತಾ, 
ಭೂಮಿಯ ಮೇಲೆ ಜೀವಿಯ ಇತಿಹಾಸವನ್ನು ಮತ್ತೆ 
ನಿರ್ಮಿಸಬಹುದು. 
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ವಿವಿಧ ಪ್ರಭೇದಗಳ ನಡುವಿನ ಸಂಬಂಧಗಳ ಮರುರಚನೆ 

ಮತ್ತು ವಂಶಾವಳಗಳ ವಿಕಾಸದ ಚರಿತ್ರೆಯ ಮರುರಚನೆಯನ್ನು 
ಕೇಂದ್ರೀಕರಿಸಿ ಅಧ್ಯಯನ ನಡೆಸುವ ಜೀವ ವಿಜ್ಞಾನದ ವಿಭಾಗವೇ 
ಫೈಲೋಜೆನೆಟಕ್ಟ್‌ Phylogenetics (ಪ್ರಜಾತಿ ವಂಶೋತ್ರತ್ತಿ ಶಾಸ್ತ್ರ. 


ರೂಪರಚನೆ (ಮಾರ್ಫ್ಪಾಲಜ) ಮಾಹಿತಿ ಮತ್ತು ಆನುವಂಶಿಕ 
ಮಾಹಿತಿಯಿಂದ ನಾವು ವಿಭಿನ್ನ ವಂಶಾವಳ ಅಥವಾ ಪ್ರಜಾತಿ 


ಒಂದು ಜೀವಿಯ ಜೀನೋಮ್‌ ಎಂದರೆ ಅದರ ಎಲ್ಲಾ 
ಜೀನುಗಳನ್ನು ಒಳಗೊಂಡ ಅದರ ಡಿಎನ್‌ಎಗಳ ಪೂರ್ಣ 
ಗುಂಪು. ಆಯಾ ಜೀವಿಯ ಇಡೀ ಜೀನೋಮಿನ - 
ಮನುಷ್ಯರಲ್ಲ ಮೂರು ಶತಕೋಟ ಡಿ ಎನ್‌ ಎ ಬೇಸ್‌ 
ಜೋಡಿಗಳು- ಒಂದೊಂದು ಪ್ರತಿಯು ದೇಹದ ಪ್ರತಿಯೊಂದು 
ಜೀವಕೋಶದಲ್ಲೂ ಇರುತ್ತದೆ. ಜೀನೋಮ್‌ ನ ಒಂದೊಂದು 
ಪತಿಯೂ ಇಡೀ ಜೀವಿಯನ್ನು ನಿರ್ಮಿಸಿ ನಿರ್ವಹಿಸಿಕೊಂಡು 
ಬರಲು ಬೇಕಾದ ಎಲ್ಲಾ ಮಾಹಿತಿಯನ್ನು ಹೊಂದಿರುತ್ತದೆ. 


ಜೀವಿಗಳ ನೀಲನಕ್ಷೆ ಡಿಎನ್‌ಎ, ಇದು ಎರಡು ಎಳೆ 
ಇರುವಂತಹುದು (್ಧಿ ತಂತು). 


ನಮಗೆ ಗೊತ್ತಿರುವ ಎಲ್ಲಾ ಜೀವಿಗಳು ಮತ್ತು ಅನೇಕ 
ವೈರಾಣುಗಳ ಬೆಳವಣಿಗೆ, ಅಭವೃಧ್ಧಿ, ಕಾರ್ಯನಿರ್ವಹಣೆ 
ಮತ್ತು ಸಂತಾನೋತ್ಪತ್ತಿಗೆ ಬೇಕಾದ ಆನುವಂಶೀಯ ಸಲಹೆ 
ಸೂಚನೆಗಳನ್ನು ಹೊತ್ತು ಒಯ್ಯುವ ಒಂದು ಅಣು ಎಂದರೆ 


ವಂಶವೃಕ್ಷವನ್ನು (ಚಿತ್ರ 1 ಗಮನಿಸಿ) ರಚಿಸಬಹುದು. ಇಂದು 
ತಳಆಶಾಸ್ತ, ಆನುವಂಶಿಕ ಮಾಹಿತಿ ಅಥವಾ ಡಿಎನ್‌ಎ ಆಧಾರಿತ 
ಮಾಹಿತಿಗಳ ಕ್ಲೇತ್ರದಲ್ಲ ಎಷ್ಟೊಂದು ಪ್ರಗತಿ ಆಗಿದೆಯೆಂದರೆ 
ನಿಕಟವಾಗಿ ಸಂಬಂಧಿಸಿದ ಮತ್ತು ರೂಪರಚನೆಯಲ್ಲ 
ಒಂದನ್ನೊಂದು ಹೋಲುವಂತಹ ಪ್ರಭೇದಗಳ ನಡುವೆಯೂ 
ಸಂಬಂಧಗಳನ್ನು ಪುನಾರಚಿಸಲು ಸಾಧ್ಯವಿದೆ. ಆದರೆ 

ಇದನ್ನು ಮಾಡುವುದು ಹೇಗೆ? ಯಾವುದೇ ಎರಡು ಜೀವಿಯ 


ಅ ಫಾಸ್ಟ್‌ ಈ) ಸಕ್ಕರಿ [1 ನ್ಯೂಕ್ತಿಯೋಟೈಡ್‌ 


ಚಿತ್ರ 1. ಡಿಎನ್‌ಎ ರಚನೆ 


ಡೀಆಕ್ಟೀರೈಖೋನ್ಯೂಕ್ಷಿಕ್‌ ಆಸಿಡ್‌ (Deoxyribonucleic acid) ಇದು ಬಹಳಷ್ಟು ಒಂದಕ್ಕೊಂದು ಸುತ್ತಿಕೊಂಡು ಒಂದು ಹೆಲಕ್ಸ್‌ 
ರೂಪಿಸುವ ಎರಡು ವಿರುದ್ಧ ಪಂಕ್ತಿಯ ಸಮಾನಾಂತರ ಬಯೋ ಪಾಅಮರ್‌ ಎಳೆಗಳನ್ನು ಹೊಂದಿರುತ್ತದೆ. 


ಪ್ರೋಟೀನ್‌ಗಳು ಹೇಗೆ ಅಮೈನೋ ಆಮ್ಲಗಳ ಪಾಅಮರ್‌ಗಳಾಗಿವೆಯೋ, ಹಾಗೆಯೇ ಡೀಆಕ್ಷೀರೈಬೋನ್ಯೂಕ್ಸಿಕ್‌ ಆಸಿಡ್‌ 
ಅಥವಾ ಡಿಎನ್‌ಎ,ಯ ಎಕೆಗಕಲ್ಪ್ಲ ಪ್ರತಿಯೊಂದೂ ಪಾಅನ್ಯೂಕ್ಕಿಯೋಟ್ಯೆಡ್‌ ಆಗಿರುತ್ತದೆ ಅಥವಾ ನ್ಯೂಕ್ಕಿಯೋಟೈೆಡ್‌ಗಳ 
ಪಾಅಮರ್‌ ಆಗಿರುತ್ತದೆ. ಪ್ರತಿಯೊಂದು ನ್ಯೂಕ್ಕಿಯೋಟ್ಯಿಡ್‌, ಒ೦ದು ಫಾಸ್ಟೇಟ್‌ ಗುಂಪು, ಡೀಆಕ್ಷೀರೈಬೋಸ್‌ ಎಂದು 
ಕರೆಯಲಾಗುವ ಸಕ್ಕರೆ ಮತ್ತು ಸಾರಜನಕವನ್ನು ಒಳಗೊಂಡಿರುವ ನಾಲ್ಲು ನ್ಯೂಕ್ಷಿಯೋಬೇಸ್‌ಗಳಲ್ಲ ಒಂದರಿಂದ ಮಾಡಲ್ಲಲ್ಲವೆ. 
ಡಿಎನ್‌ಎನಲ್ಲ ನಾಲ್ಲು ರೀತಿಯ ನ್ಯೂಕ್ಕಿಯೋಬೇಸ್‌ಗಳವೆ- ಅವು ಅಡಿನೀನ್‌ (ಸಿ) ಗ್ವಾನೀನ್‌(6). ಥೈಮಿನ್‌(7) ಮತ್ತು 
ಸೈಟೊಸಿನ್‌ (೦). ಡಿಎನ್‌ಎ ಅಣುವಿನಲ್ಲ ಇವುಗಳ ಅನುಕ್ರಮವೇ ಪ್ರೋಟೀನ್‌ಗಳಲ್ಲ ಅಮೈನೋ ಆಮ್ಲಗಳ ಅನುಕ್ರಮವನ್ನು 
ನಿರ್ಧರಿಸುತ್ತದೆ. ಒಂದು ತಂತುವಿನ ಮೇಲಅರುವ ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯೋಬೇಸ್‌ಗಳು ಇನ್ನೊಂದು ತಂತುವಿನಲ್ಲ ಸಂವಾದಿ ಸ್ಥಕದಲ್ಲರುವ 


ಬೇಸ್ಪಕ ಜೊತೆ ಜೋಡಿಯಾಗಿ ಬೇಸ್‌ ಜೋಡಿಯಾಗುತ್ತವೆ. 


ಡಿಎನ್‌ಎ ಯಲ್ಪ್ಲರುವ ಬೇಸ್‌ ಜೋಡಿಗಳು ಎರಡು ವಿಧದವಾಗಿರುತ್ತವೆ AT ಅಥವಾ €-G. ಒಂದು ಬೇಸ್‌ ಜೋಡಿಯ 
ನ್ಯುಕ್ಸಿಯೋಟೈಿಡ್‌ಗಳು ಪರಪ್ಪರ ಪೂರಕವಾಗಿರುತ್ತವೆ. ಅಂದರೆ ಅವುಗಳ ಆಕಾರವು ಜಲಜನಕದ ಬಾಂಡ್‌ ನಿಂದ ಪರಪ್ನರ 


ಜೋಡಿಯಾಗಲು ಅನುವು ಮಾಡಿಕೊಡುತ್ತವೆ. 


ಜೀನ್‌ ಎಂಬುದು ಒಂದು ಕಾರ್ಯಕಾರಿ ಆರ್‌ ಎನ್‌ ಎ ಅಥವಾ ಒಂದು ಪ್ರೋಟೀನ್‌ ಉತ್ತನ್ನವನ್ನು ಸಸಂಕೇತರೂಪಿಸುವ 
(€ಗcಂರೇd) & ಎನ್‌ ಎ ಯಲ್ಲರುವ ಒಂದು ತಾಣ ಅಥವಾ ಸ್ಥಳ. ಅದು ಆನುವಂಪಶಿಕತೆಯ ಅಣುರೂಪದ ಘಟಕ. ಒಂದು 
ಜೀವಿಯ ಸಂತತಿಗೆ ಜೀನುಗಳ ವರ್ಗಾವಣಿ ಆಗುವುದೇ ಬಾಹ್ಯರೂಪದ ಆನುವಂಶಿಕ ಗುಣವಿಶೇಷಗಳು ವಂಶದಿಂದ ವಂಶಕ್ಕೆ 


ಸಾಗಿಬರಲು ಮೂಲ ಕಾರಣ. 
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ಜೀನೋಮ್‌ಗಳ ನ್ಯೂಕ್ಷಿಯೋಟ್ಯಿಡ್‌ಗಳ ಸರಣಿಯನ್ನು 
ಹೋಆಸಿ ನೋಡಿದಾಗ, ಅವುಗಳೊಳಗಿನ ಮತ್ತು ಅವುಗಳ 
ಪ್ರಭೇದಗಳ ನಡುವಿನ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು ಲೆಕ್ಕ ಹಾಕಬಹುದು. 
ಈ ವ್ಯತ್ಯಾಸವನ್ನು ನಾವು ಎರಡು ಜೀವಿ/ ಪ್ರಭೇದಗಳ 
ನಡುವೆ ಇರುವ ಜೆನೆಟಕ್‌ ಅಂತರದಿಂದ ಲೆಕ್ಷಹಾಕುತ್ತೇವೆ 
ಮತ್ತು ಅವುಗಳಲ್ಲ ಎಷ್ಟು ಬೇಸ್ಪಳು ಸಮಾನ (A,T,G,& 

€) ವಾಗಿವೆ ಮತ್ತು ಎಷ್ಟು ಬೇಸ್ಥಳು ಭಿನ್ನವಾಗಿವೆ ಎಂಬ 
ಲೆಕ್ಲಾಚಾರದಲ್ಲ ಈ ಅಂತರವನ್ನು ಗುರುತಿಸಬಹುದು. ವಿಶೇಷ 
ಕಂಪ್ಯೂಟರ್‌ ಪ್ರೋಗ್ರಾಂಗಳ ಮೂಲಕ ಈ ಜೆನೆಟಕ್‌ 
ಅಂತರಗಳನ್ನು ಬಳಸಿಕೊಂಡು ನಾವು ಸಂಬಂಧಗಳ ಪ್ರಜಾತಿ 
ವಂಶವ್ಯಕ್ಷಗಳನ್ನು (phylogenetic tr) ರಚಿಸಬಹುದು. 
ಒಲ್ದಾರೆ, ಎರಡು ವರ್ಗಗಳ (2x8) ನಡುವಿನ ಜೆನೆಟಕ್‌ 
ಅಂತರವು ಹೆಚ್ಚು ಹೆಚ್ಚು ಆದಂತೆಯೆ ಅವುಗಳ ಸಂಬಂಧ 
ಸಾಮಿಪ್ಯ (degree of relatedness) ಕಡಿಮೆಯಾಗುತ್ತಾ 
ಹೋಗುತ್ತದೆ. ಆದ್ದರಿಂದ. ನಿಕಟ ಸಂಬಂಧದ ವರ್ಗಗಳ 
ಜೆನೆಟಕ್‌ ಅಂತರದ ಸಂಖ್ಯೆ ಕಡಿಮೆಯುದ್ದು. ದೂರ ಸಂಬಂಧದ 
ವರ್ಗಗಳಲ್ಲ ಹೆಚ್ಚು ಇರುತ್ತದೆ. ಈ ಮಾಹಿತಿಬುಂದ ನಾವು 
ವಿಭನ್ನ ಪ್ರಭೇದಗಳ ನಡುವಿನ ಸಂಬಂಧಗಳ ರಚನೆ 
ಮಾಡುವುದು ಮಾತ್ರವಲ್ಲದೇ. ಈ ವಿಭಿನ್ನ ಪ್ರಭೇದಗಳ 
ಸಮುದಾಯಗಳು ಪರಸ್ಪರ ಒಂದಕ್ಕೊಂದು ಹೇಗೆ 
ಸಂಬಂಧಿಸಿವೆ ಎಂಬುದನ್ನು ತಿಆದುಕೊಳ್ಳಬಹುದು. ಮಾನವನ 
ವಿಕಾಸದ ಬದ್ದೆ ಇದು ಏನನ್ನಾದರೂ ಹೇಳಲು ಸಾಧ್ಯವೇ? 


ಪ್ರಜಾತಿ ವಂಶೋತ್ರತ್ರಿ ವೃಕ್ಷವನ್ನು ಹೇಗೆ ಅಧ್ಯಯನ 
ಮಾಡಬೇಕು? 

ವಂಶೋತ್ಸತ್ತಿ ವೃಕ್ಷವೆನ್ನುವುದು ವಿವಿಧ ವರ್ಗಗಳ ನಡುವಿನ 
ಸಂಬಂಧಗಳ ರೇಖಾತ್ಕಕ ನಿರೂಪಣೆ (ಚಿತ್ರ 2). ನಿಕಟವಾಗಿ 


ಸಂಬಂಧಿಸಿದ ಪ್ರಭೇದಗಳು ಈ ವೃಕ್ಷದಲ್ಲ ಪರಸ್ಪರ ಹತ್ತಿರವಿದ್ದು, 


ಕೆಲವೇ ಕೆಲವು ಶಾಖೆಗಳ೦ದ ಸೇರಿಕೊಂಡಿರುತ್ತವೆ. ಇದನ್ನು 
ಮತ್ತಷ್ಟು ಸರಿಯಾಗಿ ಅರ್ಥಮಾಡಿಕೊಳ್ಳಲು ನಾವು ಈ 
ವಂಶೋತ್ಪತ್ತಿ ವೃಕ್ಷವನ್ನು ತುಂಡು ತುಂಡಾಗಿ ನೋಡೋಣ. 
ಇಲ್ಲ ಮೊಟ್ಟಮೊದಲು ನಮಗೆ ಕಾಣುವುದು ಒಲ್ಬಾರೆ ಮರದ 
ರಚನೆ- ಮರದ ಸಂಪೂರ್ಣ ಶಾಖೆಗಳ ಮಾದರಿಯನ್ನು 
“topology’. `'ಬೋಪಾಲಜ' ಎನ್ನುತ್ತಾರೆ. ಮರದ ಬುಡದಲ್ಪ 
'ಬೇರು'ಗಳವೆ. ನಾವು ಈಗ ಪರೀಕ್ಷಿಸಲು ಹೊರಟರುವ 
ವಂಶಾವಳಯ ವ್ಯಾಪ್ಲಿಯಲ್ಲ ಬರದ "ಔಟ್‌ ಗ್ರೂಪ್‌' 
(ಹೊರಗುಂಪು) ಮರದ ಬೇರಾಗಿ ಅವಶ್ಯವಾಗಿದೆ. "ಇನ್‌ 
ಗ್ರೂಪ್‌' (ನಾವು ಈಗ ಆಸಕ್ತಿ ಹೊಂದಿರುವ ಗುಂಪು) 
ನಲ್ಪರುವ ಪ್ರಭೇದಗಳ ನಡುವಿನ ಸಂಬಂಧಗಳ ಪ್ರಷ್ಟೀಕರಣಕ್ಕೆ 
ಸಹಾಯ ಮಾಡುವ ಹೋಲಕೆ ಬಂದುವನ್ನು ಈ ಔಟ್‌ 
ಗ್ರೂಪ್‌ ಒದಗಿಸುತ್ತದೆ. ಮರದ 'ತುದಿ'ಗಳು ನಾವು ಹೋಲಕೆಗೆ 
ತೆಗೆದುಕೊಂಡಿರುವ ಪ್ರಭೇದಗಳಾಗಿದ್ದು, 'ಶಾಖೆಗಕ' ಮೂಲಕ 


ವಂಶೋತ್ಸತ್ರಿ ವೃಕ್ಷವನ್ನು ತಿಆದುಕೊಳ್ಳುವುದು ಹೇಗೆ? 
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'' 'ಎ'ನ ನಿಕಟ ಸಂಬಂಧಿ: 'ಎ' ಮತ್ತು 'ಜ'ಗಳನ್ನು 'ಸೋದರರು' ಎನ್ನುತ್ತಾರೆ 
ಅವೆರಡೂ "ಸಿ'ನೊಂದಿಗೆ ಒಂದೇ ಪೂರ್ವಜನನ್ನು ಹಂಚಿಕೊಳ್ಳುತ್ತವೆ 


ಈ ವೃಕ್ಷದ ಬೇರು ವಂಶಾವಳಯ ಮೂಲ ಪೂರ್ವಜನನ್ನು ಪ್ರತಿನಿಧಿಸುತ್ತದೆ ಮತ್ತು 
ಇಲ್ಲಂದಲೇ ಎಲ್ಲಾ ಪೀಆಗೆಗಳು ಮುಂದುವರೆಯುತ್ತವೆ 


ಗೆಣ್ಣುಗಳ ಮೇಲನ ಸಂಖ್ಯೆಗಳು ಗೆಣ್ಣುಗಳ ಆಧಾರವನ್ನು ತೋರಿಸುತ್ತದೆ 
ಇದು ವೃಕ್ಷದಲ್ಲ ನಿಬಡತೆಯ (cಂಗdeಗce) ಮೌಲ್ಯಮಾಪನ ವಿಧಾನವೂ ಆಗಿದೆ 


ಅಡ್ಡಗೆರೆ ದಶಲಕ್ಷ ವರ್ಷಗಳ ಲೆಕ್ಕದಲ್ಲ ಹಿಂದಿನ ಸಮಯವನ್ನು ಸೂಚಿಸುವ 
ಅಳತೆಗೋಲಾಗಿದೆ. ಸೊನ್ನೆ ವರ್ತಮಾನವನ್ನು ಸೂಚಿಸುತ್ತದೆ. 


ಈ ವಂಶಾವಳಯ ಬೇರು ಸರಿ ಸುಮಾರು ಹತ್ತು ದಶಲಕ್ಷ ವರ್ಷಗಳ ಹಿಂದಿನ 
ಸಮಯದ್ದಾಗಿದೆ. 


ಚಿತ್ರ ೭. ಪಜಾತಿ ವಂಶೋತ್ಸತ್ತಿ ವೃಕ್ಷವನ್ನು ಹೇಗೆ ಅಧ್ಯಯನ ಮಾಡಬೇಕು? 


ಬೇರೆ ತುದಿಗಳಗೆ ಸಂಬಂಧ ಪಟ್ಟರುತ್ತವೆ. "ಆಂತರಿಕ ಗೆಣ್ಣು” 
(ಇಂಟರ್ನಲ್‌ ನೋಡ್‌) ಗಳು ಎರಡು ಅಥವಾ ಅದಕ್ಕಿಂತ ಹೆಚ್ಚು 
ಪೀಆಗೆಗಳು ಯಾವುದರಿಂದ ಹೊರಹೊಮ್ಮಿರುತ್ತವೆಯೋ ಆ 
ಪೂರ್ವಜ ಜೀವಿಯನ್ನು ಸೂಚಿಸುತ್ತವೆ. ಎರಡು ತುದಿಗಳು 
ಸೇರಿಕೊಳ್ಳುವ ಗೆಣ್ಣುಗಳು ಇವೆರಡರ ಇತ್ತೀಚನ ಸಾಮಾನ್ಯ 
ಪೂರ್ವಜನನ್ನು ಹೊಂದಿದ್ದ ಬಂದುವನ್ನು ಸೂಚಿಸುತ್ತವೆ. 
ಸಾಮಾನ್ಯವಾಗಿ ಒಂದು ಪೂರ್ವಜ ಜೀವಿಯಿಂದ ಎರಡು 
ಪ್ರಭೇದಗಳು (ಅಥವಾ ವಂಶಾವಳ) ಹುಟ್ಟಿಕೊಳ್ಳುತ್ತವೆ. fo 
ಗೆಣ್ಣುಗಕು ಪ್ರಭೇದ ರೂಪುಗೊಂಡ ಊಹಿತ ಘಟನೆಯನ್ನೂ 
ಸೂಚಿಸುತ್ತವೆ. ಒಂದೇ ಪೂರ್ವಜನನ್ನು ಹೊಂದಿರುವ ವರ್ಗ 
(ತುದಿ) ಗಳನ್ನು ಸೋದರ ಜೀವಿಗಳೆಂದು ಪರಿಗಣಿಸಬಹುದು. 


ಉದಾಹರಣೆಗೆ, ಓರ್ವ ಸಾಮಾನ್ಯ ವೀಕ್ಷಕನಿಗೆ ನಮ್ಮ 
ಪ್ರೈಮೇಟ್‌ ಸೋದರರಾದ ಬೊನೋಬಖೊ ಮತ್ತು 
ಚಿಂಪಾಂಜಗಳೆರಡೂ ಒಂದೇ ರೀತಿಯಾಗಿ ಕಾಣುತ್ತವೆ. 
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ಆದರೆ, ತಳೀಯವಾಗಿ (ೀಗೀtically) ಅವೆರಡೂ 
ಸಾಕಷ್ಟು ವಿಭಿನ್ನವಾಗಿವೆ. ವಾನರ ವೃಕ್ಷದಲ್ಲ (ಚಿತ್ರ 3) 
ಮಾನವ, ಚಿಂಪಾಂಜ, ಬೊನೋಬಖಬೋ, ಗೊರಿಲ್ಲಾ ಮತ್ತು 
ಒರಾಂಗುಬಾನ್‌ಗಳು ತುದಿಗಳನ್ನು ಪ್ರತಿನಿಧಿಸುತ್ತವೆ. 
ಎಲ್ಲಾ ವಾನರ ಜೀವಿಗಳು ಉಳದ ಪೈಮೇಬಟ್‌ಗಳಂ೦ದ 
ಬೇರೆಯಾದಂತಹ ಒಂದೇ ಪೂರ್ವಜನನ್ನು ಹೊಂದಿವೆ. 


ಜಿಂಪ್‌ ಮತ್ತು ಬೊನೋಬೋಗಳು ಸೋದರ ಜೀವಪಿಗಳಾಗಿದ್ದು. 


ಮಾನವರೂ ಸಹ ಅವುಗಳೊಂದಿಗೆ ಒಬ್ಬನೇ ಪೂರ್ವಜನನ್ನು 
ಹಂಚಿಕೊಂಡಿದ್ದೇವೆ. ಹೀಗೆ ನಾವು ಪೈೈಮೇಬ್‌ಗಳ 
ಸಂಬಂಧಿಗಳಾಗಿದ್ದೇವೆ! ಎಷ್ಟು ವರ್ಷಗಳ ಹಿಂದೆ ನಮ್ಮ ಮತ್ತು 
ಈ ಪೈಮೇಟ್‌ಗಳ ಸಾಮಾನ್ಯ ಪೂರ್ವಜ ಅಸ್ಪಿತ್ರದಲ್ಲದ್ದ? 


ಈ "ಜೀವ ವ್ಯಕ್ಷ'ದಿಂದ ವಯಸ್ಸನ್ನು ತಿಆಯುವ ಬಗೆ 


ಪಜಾತಿ ವಂಶೋತ್ಪತ್ತಿ ವೃಕ್ಷದಿಂದ ವಿವಿಧ ವರ್ಗಗಳ ನಡುವಿನ 
ಸಂಬಂಧಗಳ ಪುನರ್ನಿರ್ಮಾಣವಷ್ಟೇ ಅಲ್ಲದೇ, ವಿಕಾಸದ 
ಹಾದಿಯ ಕವಲು ಒಡೆದ ಸಮಯವನ್ನು 'ಡೈವರ್ಜಿನ್ಸ್‌ 
ಡೇಟಂಗ್‌' ಎಂಬ ಪ್ರಕ್ರಿಯೆ ಮೂಲಕ ತಿಆದುಕೊಳ್ಳಬಹುದು. 
(ಡೈವರ್ಜೆನ್ಸ್‌ ಡೇಟಂಗ್‌) ವೈವಿಧ್ಯತೆ ಕಾಲಗಣನೆ ಎನ್ನುವುದು 
ಆಣ್ಷಿಕ ಗಡಿಯಾರ ಪೂರ್ವ ಸಿದ್ಧಾಂತವನ್ನು ಆಧರಿಸಿದೆ. ಇದರ 
ಪ್ರಕಾರ ಸಾಕಷ್ಟು ಸಮಯಾವಧಿಯಲ್ಲ ಮ್ಯುಟೇಷನ್‌ಗಳು 
ಏಕರೀತಿಯ ಗತಿ (೯೩)ಯಲ್ಲ ಸಂಚಯುತವಾಗುತ್ತಾ 
ಬರುತ್ತವೆ, ಎರಡು ಪ್ರಭೇದಗಳ ಜೀನೋಮ್‌ಗಳಲ್ಪರುವ 
ಖೇಸ್‌ಗಳ ವ್ಯತ್ಯಾಸಗಳ ಸಂಖ್ಯೆಯನ್ನು ಲೆಕ್ಕ ಹಾಕುವ 
ಮೂಲಕ, ಈ ವ್ಯತ್ಯಾಸಗಳು ಯಾವ ಗತಿಯಲ್ಲಿ 
ಸಂಚಯನಗೊಂಡಿವೆ ಎಂಬ ನಮ್ಮ ಜ್ಞಾನದ ಆಧಾರದ ಮೇಲೆ 
ಎರಡು ವಂಶಪರಂಪರೆಗಳು ಯಾವಾಗ ವಿಭಜನೆಯಾದವು 


ಎಂದು ಅಂದಾಜು ಮಾಡಬಹುದು. ಈ ಸರಣಿಗಳ ವಿಕಾಸ 
ಯಾವುದೇ ನಿಗದಿತ ಗತಿಯನ್ನು ಅನುಸರಿಸದ ಕಾರಣ. 

ನಾವು ಒಂದು ಗತಿಯನ್ನು ಹಂಚಿಕೆಯೆಂದು (ಸಾಮಾನ್ಯ 
ಹಂಚಿಕೆ ಎಂದುಕೊಳ್ಳೋಣ) ಮಾದರಿಯಾಗಿಟ್ಟು ಕೊಂಡು 
(ಡೈವರ್ಜೆನ್ಸ್‌) ಕವಲು ಒಡೆದದ್ದನ್ನು ಅಂದಾಜು ಮಾಡಬಹುದು. 
(ಮರಗಳ ವಯಸ್ಸನ್ನು ಲೆಕ್ಕ ಹಾಕಲು ಪಜೆಯುಳಕೆಗಳನ್ನು 
ಅನೇಕ ಬಾರಿ ಬಳಸಲಾಗುವುದು ಏಕೆಂದರೆ ಕ್ಷೇಡ್‌ಗಳ 
(ಪೂರ್ವಜ 4+ ಪೀಳಗೆ - ಕ್ಲೇಡ್‌) ಮಾಪನಕ್ಕೆ ಪಳೆಯುಳಕೆಗಳು 
ಪ್ರತಂತ್ರವಾದ ಪರಾಮರ್ಶನ ವಯಸ್ಸನ್ನು ಕೊಡುವ ಕಾರಣ 
ಹೆಚ್ಚಾಗಿ ಇದಕಾಗಿ ಪಕೆಯು೪ಕೆಗಳನ್ನೇ ಉಪಯೋಗಿಸುತ್ತಾರೆ). 


ಡೈವರ್ಜೆನ್ಸ್‌ ಡೇಟಂಗ್‌ನ ಉದಾಹರಣಿಯೊಂದನ್ನು ವಾವು 
ಪ್ರೈಮೇಬ್‌ಗಳ ವೃಕ್ಷದಲ್ಲ (ಚಿತ್ರ 3) ಕಾಣಬಹುದು. ಇದರಲ್ಲ 
ಮಾನವ ಮತ್ತು ಚಿಂಪಾಂಜ ಪೀಅಗೆಗಳು ಸುಮಾರು 4-5 
ದಶಲಕ್ಷ ವರ್ಷಗಳ ಹಿಂದೆ ವಿಭಜನೆಗೊಂಡಿರುವುದೆಂದು 
ತೋರಿಸುತ್ತದೆ. ಇದರ ಅರ್ಥವೇನೆಂದರೆ, ಮಾನವ 
ಪೀಆಗೆಯಲ್ಪ್ಲ ಬದುಕುಆದಿರುವ ಏಕ ಮಾತ್ರ ಪ್ರಭೇದವಾದ 
ಹೋಮೋ ಸೇಪಿಯನ್ಸ್‌. ಸರಿ ಸುಮಾರು 5 ದಶಲಕ್ಷ 
ವರ್ಷಗಳ ಹಿಂದೆ ವಿಕಾಸ ಹೊಂದಿರಬಹುದು. ಪಠಳೆಯುಳಕೆಗಳು 
ಇದನ್ನು ದೃಢೀಕರಿಸುತ್ತದೆ. ಇಂದಿನ ಮತ್ತು ಹಿಂದಿನ 5 
ದಶಲಕ್ಷ ವರ್ಷಗಳ ನಡುವೆ ಹೋಮೋ ಸಿಯಾಂಡರ್ತಲೆನ್ಸಿಸ್‌ 
ನನ್ನೂ ಸೇರಿಸಿ ಸಾಕಷ್ಟು ಹೋಮೋ ಪ್ರಭೇದಗಳು, ವಿಕಾಸ 
ಹೊಂದಿರುವುದನ್ನು ಇದು ತೋರಿಸಿದರೂ, ಹೋಮೋ 
ಸೇಪಿಯನ್ಸ್‌ ಒಂದನ್ನು ಬಟ್ಟು ಉಳ೪ದೆಲ್ಲವೂ ಅಳದುಹೋಗಿವೆ. 


ನಾವು ಈ ವರೆಗೆ ರಚಿಸಿರುವ ವಾನರರ ಚಿತ್ರಣದ 
ಮಾದರಿಯಲ್ಲೇ ಮತ್ತಷ್ಟು ವಿಸ್ತರಿಸಿ, ಭೂಮಿಯ ಮೇಅನ 


ಅನಿಯೇಜ್‌ (ವಂಶಪರಂಪರೆ): ಸಂತತಿಯ ಒಂದು ನಿರಂತರ ರೇಖೆಯನ್ನು ವಂಶಪರಂಪರೆ ಎನ್ನಬಹುದು: ಇದು ಯಾವುದೇ 
ತಂದೆತಾಯುಗಳ ಸಂತಾನೋತ್ಪತ್ತಿಬುಂದ ಹುಟ್ಟದ ಮಕ್ಕಕ ಯಾವುದೇ ಸರಣಿ. 


ಸ್ಲೀಸಿಯೇಷನ್‌ (ಪ್ರಭೇದನ): ಜೀವಿ ಸಮುದಾಯಗಳು ವಂಶೋತ್ಸತ್ತಿಯ ವಿಷಯದಲ್ಲ ಪ್ರತ್ಯೇಕಗೊಂಡು ಎರಡು ಹೊಸ 
ಪ್ರಭೇದಗಳ ರಚನೆಗೆ ಕಾರಣವಾಗುವ ವಿಕಾಸ ಪ್ರಕ್ರಿಯೆಯನ್ನು ಸ್ಲೀಸಿಯೇಷನ್‌ ಎನ್ನಬಹುದು. ಅನೇಕ ಬಾರಿ ಪ್ರಭೇದಗಳು 
ಒಂದೇ ಪೂರ್ವಜರಿಂದ ಎರಡಾಗಿ ವಿಭಜನೆಯಾಗುತ್ತವೆ. ಹೀಗೆ ಅವು ವಿಭಜನೆಯಾದಾಗ ರೂಪಾಂತರಗುಣಗಳನ್ನು 
ಸಂಚಯುಸುತ್ತಾ ಕೊನೆಗೊಮ್ಮೆ ಪ್ರಜನನದ ವಿಷಯದಲ್ಲ ಪ್ರತ್ಯೇಕತೆ ಹೊಂದುತ್ತವೆ- ಅಂದರೆ ಈ ಪ್ರತ್ಯೇಕಗೊಂಡ ಎರಡು 
ಗುಂಪಿನ ಸದಸ್ಯರು ಸಫಲವಾಗಿ ಸಂತಾನೊತ್ಪತ್ತಿ ಮಾಡುವುದು ಅಸಾಧ್ಯ. ಪ್ರತ್ಯೇಕ ಪ್ರಭೇದವಾಗುವುದಕ್ಕೆ ಪ್ರಜನನದ ಪ್ರತ್ಯೇಕತೆ 


ಅನಿವಾರ್ಯವಾದ ನಿಯಮ. 


ಮ್ಯುಟೇಷನ್‌ (ರೂಪಾಂತರ): ಜೀವಕೋಶಗಳು ಪ್ರತಿಯೊಂದು ಸಲ ನಕಲುಗೊಂಡಾಗಲೂ ಅದರ ಸಂಪೂರ್ಣ ಜೀನೋಮ್‌ನ 
ಮರುಪ್ರತಿಯಾಗುತ್ತದೆ. ಕೆಲವು ಸನ್ನಿವೇಶಗಳಲ್ಲ. ಕೆಲವೊಮ್ಮೆ ಹೀಗೆ ಮರುಪ್ರ್ತತಿಯಾಗುವಾಗ ತಪ್ಪುಗಳಾಗಿ ತಪ್ಪು 
ನ್ಯೂಕ್ಕಿಯೋಟೈಿಡ್‌ಗಳು ನಕಲಾದ ಕೋಶಗಳಲ್ಲ ಸೇರಿಕೊಂಡುಬಡುತ್ತವೆ. ಜೀನೋಮ್‌ನಲ್ಲ ಆಗುವ ಈ ವ್ಯತ್ಯಾಸಗಳನ್ನು 
ಮ್ಯುಟೇಷನ್‌ ಎನ್ನುತ್ತಾರೆ. ಅನೇಕ ಬಾರಿ ಈ ಮ್ಯುಟೇಷನ್‌ಗಳು ತಾವು ಕೋಡ್‌ ಮಾಡುವ ಅಮೈನೋ ಆಸಿಡ್‌ಗಳನ್ನು 
ಬದಲಾಯುಸಿ, ಪರಿಣಾಮವಾಗಿ ಪ್ರೋಟೀನ್‌ಗಳಲ್ಲ ಬದಲಾವಣಿಯನ್ನು ಉಂಟು ಮಾಡುತ್ತವೆ. 
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ಅವುಗಳನ್ನು ಬೇರೆ ಬೇರೆ ಎಂದು ಹೇಳಲು ಸಾಧ್ಯವಿಲ್ಲ! ರೂಪ ಲಕ್ಷಣದಲ್ಲ ಚಿಂಪಾಂಜಗಳು 
ಬೊನೋಬೊಗಳನ್ನು ತು೦ಬಾ ಹೋಲುತ್ತವೆ 


ಚಿಂಪಾಂಜ (ಘೋಟೋ: ಥಾಮಸ್‌ ಲರ್‌) ಬೊನೊಬೋ (ಚಿತ್ರ: USAID) 


ವಿಕಿಮೀಡಿಯ ಕಾಮನ್ಸ್‌ ಚಿತ್ರಗಳು 


ತಳೀ ಶಾಸ್ತ್ರೀಯವಾಗಿ ಅವುಗಳ ವಿಭನ್ನತೆ ತೋರಿಸಬಹುದು. 


somos [CIAITIGITITICIGIAITICITIAICIAICIA 
ಬೋನಖೋ'C[|AIT'G/!TIT|C|GIA/ITICITIAIC'GIC/A 
ಗೊog [CTATGIGITITICIGIAITICITIAITIGICIA 
ಮಾನವ [C1 ATGIGIAITICIGIAITICITIGITICICIA 


* indicate a difference between sequences 


ಚಿತ್ರ 3. ಪೈಮೇಟ್‌ಗಳ ನಡುವಿನ ಸಂಬಂಧದ ಮರು ಸೃಷ್ಟಿ ಹೇಗೆ ಮಾಡಬಹುದು? 


ಪ್ರತಿಯೊಂದು ಜೀವಿಯೂ ಒಂದಕ್ಕೊಂದು ಸಂಬಂಧಿಸಿವೆ 
ಎಂಬುದನ್ನು ನಿರೂಪಿಸುವ ವೃಕ್ಷವನ್ನು ರಚಿಸುವಂತಿದ್ದರೆ 

ಎಷ್ಟು ಚೆನ್ನಾಗಿರುತ್ತಿತ್ತಲ್ಲವೇ? ಆಣ್ಜಿಕ ಮಾಹಿತಿ, ಅತ್ಯಾಧುನಿಕ 
ತಳಶಾಸ್ತ್ರ ಮತ್ತು ಕಂಪ್ಯೂಟರ್‌ ತಂತ್ರಜ್ಞಾನದ ಸಹಾಯದಿಂದ 
ಜೀವ ವೃಕ್ಷ (ಟ್ರೀ ಆಫ್‌ ಲೈಫ್‌) ಎನ್ನುವ ಯೋಜನೆ 
ಇಂತಹದೇ ಒಂದು ಗುರಿಯನ್ನು ಇಟ್ಟುಕೊಂಡಿದೆ. ಮತ್ತೊಂದು 
ಕುತೂಹಲಕಾರಿ ಅಂಶವೇನೆಂದರೆ, ಡಾರ್ವಿನ್‌ ಮತ್ತು 
ತದನಂತರ ಬಂದ ವಿಕಾಸ ಜೀವಶಾಸ್ತ್ರಜ್ಞರು ಸಂಬಂಧಗಳನ್ನು 
ಜೀವ ವ್ಯಕ್ಷ / 'ಟ್ರೀ ಆಫ್‌ ಲೈಫ್‌' ಮಾದರಿಯಲ್ಲೇ ಚಿತ್ರಿಸಿದ್ದಾರೆ. 
ಇತ್ತೀಚೆಗೆ ನಾವು ತಿಆದುಕೊಂಡಿರುವಂತೆ, ಜೀನ್‌ಗಳ ಸಮತಲ 
ವರ್ಗಾವಣೆಯನ್ನು (ಹಾರಿಜಾಂಟಲ್‌ ಜೀನ್‌ ಬ್ರಾನ್‌ಸ್ಟರ್‌) 


ಸ್ನೇಡ್‌: ಠ ಪದವನ್ನು ರ್ರೀಕ್‌ನ 'ಕ್ಲಾಡೋಸ್‌'ನಿಂದ 
ಪಡೆಯಲಾಗಿದೆ. ಇದರ ಅರ್ಥ ಟೊಂಗೆ ಅಥವಾ 
ರೆಂಬೆ. ಕ್ಷೇಡ್‌ ಎನ್ನುವುದು ಮೋನೋಫ್ಯೆಲೆಟಕ್‌ 
ಲಾಕ್ಟಾನ್‌; ಅಥವಾ ತಮ್ಮ ಗುಂಪಿನ ಎಲ್ಲಾ ಸದಸ್ಯರೂ 
ಹಂಚಿಕೊಂಡಿರುವ ತೀರ ಇತ್ತೀಚೆಗಿನ ಒಂದೇ 
ಪೂರ್ವಜ ಮತ್ತು ತೀರ ಇತ್ತೀಚಿನ ಆ ಪೂರ್ವಜನ 
ಪೀಳಆಗೆಗಳಾದ ಜೀವಿಗಳ ಸಮೂಹ. 


ಪ್ರೋಕ್ಯಾರೋಯೋಟ್ಟ್‌: (ನ್ಯೂಕ್ಲಿಯಸ್‌ ರಹಿತ ಏಕಾಣು 
ಜೀವಿಗಳು); ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯಸ್‌ ಮತ್ತು ಪೊರೆ ಆವೃತ ಕಣ 
ಅಂಗಗಳನ್ನು ಹೊಂದಿರದ ಏಕಾಣು ಜೀವಿಗಳು. 


ಪೈಮೇಟ್ಟಕ ಪೈಲೋಜೆನೆಟಕ್‌ ಮರ. 
ಬ್ಯಾಕ್ಷಗಳ ನಡುವಿನ ಸಂಬಂಧವನ್ನು ಮತ್ತು ವಂಶಾವಳಗಳ ನಡುವೆ ಭನ್ನತೆಗಳು 
ಉಗಮವಾದ ಸಮಯವನ್ನು ಮರವು ಪ್ರತಿನಿಧಿಸುತ್ತದೆ 


Pleistocene 
Oligocene Miocene Pliocene 
ಗಿಬನ್‌ 
ಬ 
ಒರಾಂಗುಲಾನ್‌ 
ಚಿಂಪಾಂಜ 
ಬೋನಬೋ 


Common ಮಾನವ 
ancestor 
ಗೊರಿಲ್ಲ 


ಒಳಗೊಂಡಂತೆ, ದೀರ್ವ೯ಕಾಲದ ಹಿಂದೆಯೇ ವಿಭಜನೆಗೊಂಡ 
ಪ್ರಭೇದಗಳ ಅನುಸಾರ ವಾಸ್ತವದಲ್ಲಿ ಎಲ್ಲಾ ಜೀವಿಗಳು 

ಜೀವ ಜಾಲದಲ್ಲಿ (Web of Li) ಪರಪ್ತರ ಒಂದಕ್ಕೊಂದು 
ಬೆಸೆದುಕೊಂಡಿವೆ ಎನ್ನುವ ಸಾಧ್ಯತೆಯನ್ನು ತೋರಿಸುತ್ತದೆ. 
ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯಸ್‌ ರಹಿತ ಏಕಾಣು ಜೀವಿಗಳ ಮಟ್ಟಗಂತೂ ಇದು 
ಬಂಡಿತ ನಿಜ. 


ಈ ಜೀವ ವೃಕ್ಷವನ್ನು ಪರಿಪೂರ್ಣಗೊಳಸಲು ನಿಜಕ್ಕೂ ನಮ್ಮ 
ಬಳ ಎಲ್ಲಾ ಮಾಹಿತಿ ಇದೆಯೇ? ಹಿಂದೆಂದಿಗಿಂತಲೂ ನಮ್ಮ 
ಬಳ ಪ್ರಭೇದಗಳ ಬಣ್ದೆ ಸಾಕಷ್ಟು ಮಾಹಿತಿಯುದ್ದರೂ ಸಹ, 
ನಮಗೆ ತಿಆಯದ ಅನೇಕ ಹೊಸ ಪ್ರಭೇದಗಳನ್ನು ನಾವು ಪತ್ತೆ 
ಹಚ್ಚುತ್ತಿದ್ದೇವೆ. ನಾವು ತಿಆದುಕೊಂಡಿರುವ ಪ್ರಭೇದಗಳಲ್ಪ್ಲಯೂ 
ಕೂಡ, ಉಷ್ಣವಲಯದ ಬಹಳಷ್ಟು ತಆಳಗಳ ಮಾಹಿತಿ ನಮ್ಮ 


ಬಳಯಿಲ್ಲ. 
£Y 


ಜೀವವೃಕ್ಷದಿಂದ ನಾವು ಏನನ್ನು ಕಲಅಯಬಹುದು? 
ಅಸಂಪೂರ್ಣವಪೆನಿಸಿದರೂ ನಮಗೆ ಜೀವವ್ಯೃಕ್ಷದಾದ್ಯಂತ 
ವಂಶಾವಳಗಳ ವಿತರಣಿ ಯಲ್ಲ ಆಶ್ಲ್ಚರ್ಯಚಕಿತಗೊಳಸುವ 
ರೀತಿಯಲ್ಲ ವಿಭನ್ನುತೆ ಕಂಡುಬರಬಹುದು. ವಂಶಾವಆಯಲ್ಲ 
ಕೆಲವು ಕ್ಲೇಡ್‌ಗಳು ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು ಹೊಂದಿದ್ದರೆ 
ಮತ್ತೆ ಕೆಲವು ಕೇವಲ ಒಂದೇ ಒಂದು ಪ್ರಭೇದವನ್ನಷ್ಟೇ 
ಹೊಂದಿವೆ. ಇಂತಹ ಸಮೃದ್ಧ ವೈವಿಧ್ಯತೆಗೆ ಒಳ (ಜೈವಿಕ) 
ಮತ್ತು ಹೊರ (ಐತಿಹಾಸಿಕ) ಪರಿಣಾಮಗಳು ಕಾರಣವಾಗಿವೆ. 
ಉದಾಹರಣೆಗೆ, ರೊಡೆನ್ಲಿಯಾ (ಸುಂಡಿಆಅ ಮತ್ತು ಇಅ) ಮತ್ತು 
ಕೈರಾಫ್ಟೆರಾ (ಬಾವಅ) ಸೇರಿದಂತೆ ಚಕ್ಕ ಸಸ್ತನಿಗಳು ಅತಿ 
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ಸಮೃದ್ಧ ವೈವಿಧ್ಯವುಳ್ಳ ಸಸ್ತನಿ ವಂಶಾವಳಗಳಾಗಿವೆ. ಅವುಗಳ 
ಚಿಕ್ಕ ಶರೀರ ಮತ್ತು ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು ಸಂತಾನೋತ್ಪತ್ತಿಯೇ ಇದಕ್ಕೆ 
ಕಾರಣವಾಗಿರಲೂಬಹುದು. ಕೆಲವು ಗುಂಪುಗಳಲ್ಪನ ಈ ತ್ಛರಿತ 
ವಿಕಾಸ ಮತ್ತು ವರ್ಗೀಕರಣಕ್ಕೆ ಕೆಲವು ಐತಿಹಾಸಿಕ ಅಂಶಗಳು 
ಒಗ್ಗೂಡಿರಲೂಬಹುದು. ಉದಾಹರಣೆಗೆ, ಆಅಗೋಸೀನ್‌ (35 
ದಶಲಕ್ಷ ವರ್ಷಗಳ ಹಿಂದೆ)ನಲ್ಲ ಹುಲ್ಲುಗಾವಲುಗಳ ವಿಸ್ತಾರ 
ಹೆಚ್ಚಾಗಿದ್ದುದರಿಂದ ಹಿಪ್ಲೋಡಾಂಟ (ದೊಡ್ಡ ಹಲ್ಲುಗಳು) 
ವಿಕಾಸವಾಲಯುತು ಮತ್ತು (ಹಿಪೋಡಾಂಟ) ದಪ್ಪ ಹಲ್ಲು 
ಹೊಂದಿರುವ ಪ್ರಾಣಿಗಳ ವೈವಿಧ್ಯತೆ ಹೆಚ್ಚಾಯುತು ಎಂದು 
ನಂಬಲಾಗಿದೆ, 


ಹೀಗೆ ವಿಕಾಸದ ಪಥಗಳು ಕೇವಲ ಸಂಬಂಧಗಳ 
ಮರುನಿರ್ಮಾಣವನ್ನಷ್ಟೇ ಅಲ್ಲದೇ, ಈ ಜೀವಿವೈವಿಧ್ಯತೆಗಳು 
ಹೇಗೆ ಸಂಚಿತವಾಗಿವೆ ಮತ್ತು ಅವುಗಳ ಕಾರ್ಯವಿಧಾನದ 

ಬಗ್ಗೆ ತನಿಖೆ ನಡೆಸಲು ಅನುವು ಮಾಡಿಕೊಡುತ್ತವೆ. ಚಿತ್ರ 4 ರಲ್ಲ 
ಕೆಲವು ಕ್ಲೇಡ್‌ಗಳು ಉಳದವುಗಳಗಿಂತ ಹೆಚ್ಚು ವೈವಿಧ್ಯತೆಯಿಂದ 
ಕೂಡಿವೆ (ಹೆಚ್ಚು ಪ್ರಭೇದಗಳನ್ನು ಹೊಂದಿವೆ) ಮತ್ತೆ ಕೆಲವು 
ಸ್ಟೇಡ್‌ಗಳು ಇತರ ಕ್ಟೇಡ್‌ಗಳಗಿಂತ ಕರಿಯ ಕ್ಷೇಡ್‌ಗಳಾಗಿವೆ 
ಎಂಬುದು ಕಂಡುಬರುತ್ತದೆ. ವೈವಿಧ್ಯೀಕರಣ ಪ್ರಕ್ರಿಯೆಯ 


(ಪಭೇದನ ಮತ್ತು ಅಳವು) ಗತಿಯಲ್ಪ ಪ್ರಾದೇಶಿಕ ಮತ್ತು ಕಾಲದ 
ವ್ಯತ್ಯಾಸಗಳ ಅಧ್ಯಯನ, ಜೀವವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ನಿರ್ಮಾಣವನ್ನು 
ಅರಿತುಕೊಳ್ಳಲು ನಮಗೆ ಸಹಾಯ ಮಾಡುತ್ತದೆ. 


ನಾವು ಇನ್ನೂ ಈ ಜಗತ್ತಿನ ಎಲ್ಲಾ ಜೀವಿಗಳ ವಿಕಾಸದ 
ಇತಿಹಾಸವನ್ನು ಮ್ಯಾಪಿಂಗ್‌ (ಚಿತ್ರಣ) ಮಾಡಿರದಿದ್ದರೂ 
ಜೀನೋಮಿಕ್‌ ಡೇಲಬಾದಲ್ಲಾಗಿರುವ ಅಪೂರ್ವ ಸಾಧನೆ 
ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು ಕಂಡುಹಿಡಿಯಲು ಮತ್ತು ಮೌಲ್ಯಮಾಪನ 
ಮಾಡಲು ಈಗ ನಮಗೆ ಸಾಕಷ್ಟು ಬಲವನ್ನು ನೀಡಿದೆ. 
ಒಮ್ಮೆಗೆ ಕೆಲವೇ ಕೆಲವು ಜೀನ್‌ಗಳತ್ತ ಕೇಂದ್ರೀಕರಿಸುವ 
ಬದಲಾಗಿ ಈಗ ನಾವು ಪ್ರಭೇದಗಳ ಬಹುತೇಕ ಸಂಪೂರ್ಣ 
ಜೀನೋಮ್‌ನತ್ತ ಗಮನ ಹರಿಸಬಹುದು. ಇದು ನಮಗೆ 
ಹಿಂದಿನಿಂದ ಈಗಿನವರೆಗೆ ಎಲ್ಲಾ ಕಾಲ ಘಟ್ಟದಲ್ಲೂ ಒಂದು 
ಪ್ರಭೇದವನ್ನು ರೂಪಿಸುವಲ್ಲ ಐತಿಹಾಸಿಕ ಅಂಶಗಳನ್ನು ಪತ್ತೆ 
ಮಾಡುವಲ್ಲ ಮತ್ತು ಪ್ರಭೇದಗಳ ಆನುವಂಶಿಕ ಇತಿಹಾಸವನ್ನು 
ತಿಆದುಕೊಳ್ಳುವಲ್ಲ ಹಿಂದೆಂದೂ ಲಭ್ಯವಿಲ್ಲದ ಮಾರ್ಗವನ್ನು 
ತೋರಿಸಿದೆ. ಇನ್ನು ಶೈಶವಾವಸ್ಥೆಯಲ್ಲದ್ದರೂ ಸಹ ಇಂತಹ 
ಮಾಹಿತಿಗಳ೦ದ ಜೀವವಿಕಾಸವನ್ನು ನಿರೂಪಿಸಬಲ್ಲ ಸಾಕಷ್ಟು 
ವಿಧಾನಗಳು ಅಭವೃದ್ಧಿಯಾಗುತ್ತಿವೆ. 


ಕೆಲವು ಕ್ಲೇಡ್‌ಗಳು ಕಿರಿಯವಾಗಿರುತ್ತವೆ 
(ರೆಂಬೆಗಳ ಉದ್ದ ಕಡಿಮೆ) 


ಕೆಲವು ಸ್ಲೇಡ್‌ಗಳು ಹಿರಿಯವಾಗಿರುತ್ತವೆ 
(ರೆಂಬೆಗಳ ಉದ್ದ ಹೆಚ್ಚು) 


ವಂಶಾವಳಗಕಲ್ಲ ಅಸಮಾನ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ಸಂಗ್ರಹಣೆ 


ಸಮಯಾಧಾರಿತ ಪರಿವರ್ತನೆ A ಪ್ರಾಂತ್ಯಾಧಾರಿತ ಪರಿವರ್ತನೆ 


ಪೀಳಗೆಗಳ ಸಂಖ್ಯೆ 


ಸಮಯ-ಮಂಯನ್‌ ವರ್ಷಗಳು) 
ವಂಶಾವಳಗಳ ವೈವಿಧ್ಯೀಕರಣದಲ್ಲ ಪ್ರಮುಖ ಹಂತಗಳು 


ಹೆಚ್ಚು ವರ್ಗೀಕರಣ 
ಹೆಚ್ಚು ವೈವಿಧ್ಯತೆ 
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ಪ್ರಭೇದಗಳ ಒಳಗಿನ ವಿನ್ಯಾಸಗಳನ್ನು ಕುರಿತು 


ನೀವು ಭಾರತ ದೇಶದ ಯಾವುದೇ ಬಸ್‌ ನಿಲ್ದಾಣಕ್ಕೆ 
ಹೋದರೂ ಅಲ್ಲ ನಿಮಗೆ ಸಾಕಷ್ಟು ವೈವಿಧ್ಯಮಯ 
ಜನಗಳು ಕಂಡುಬರುತ್ತಾರೆ. ಜಾಗತಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಗೆ 
ಹೋಲಆಸಿದಾಗ ಭಾರತ ಕೇವಲ ಒಂದು ಸಣ್ಣ ಚಿತ್ರ ಮಾತ್ರ. 
ಕೂದಲು, ಚರ್ಮದ ಬಣ್ಣ, ಮುಖದ ರಚನೆ ಮತ್ತು ಉಳದ 
ರೂಪವಿನ್ಯಾಸದಲ್ಲ - ಈ ಜಗತ್ತಿನಾದ್ಯಂತ ಮಾನವರಲ್ಲ 
ಅಪರಿಮಿತ ವೈವಿಧ್ಯತೆ ಕಂಡುಬರುತ್ತದೆ. ಆದರೆ, ನಿಖರವಾಗಿ 
ನಾವು ಎಷ್ಟು ವೈವಿಧ್ಯಮಯ? 


ನಮಗೆ ಕಾಣಿಸುವ ರೂಪರಚನೆ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ 
ಹೊರತಾಗಿಯೂ, ಮಾನವ ಸಮುದಾಯಗಳ ನಡುವೆ 
ಜಿಂಪ್‌ಗಳಗಿಂತಲೂ ಅತಿ ಕಡಿಮೆ ಅನುವಂಶಿಕ 

(ತಳ) ವೈವಿಧ್ಯತೆ ಕಂಡುಬರುತ್ತದೆ! ಆದರೆ ಮಾನವ 
ಸಮುದಾಯಗಕಲ್ಪ್ಲನ ಆನುವಂಶಿಕ ಪರಿವರ್ತನೆಗಳಕಲ್ಲ 
ಭೌಗೋಳಜಕ ಮಾದರಿಗಳು ಕಂಡುಬರುತ್ತವೆ. ವಿವಿಧ 
ಭೌಗೋಆಕ ಸ್ಥಕಗಳಲ್ಲ ಒಂದು ಪ್ರಭೇದದ ಒಳಗೆ (ನಿಕಟ 
ಸಂಬಂಧಿತ ಪ್ರಭೇದಗಕಲ್ತ್ಲ) ಆನುವಂಶಿಕ ಪರಿವರ್ತನೆಗಳು 
ಹೇಗೆ ಹಂಚಿಕೆಯಾಗಿದೆ ಎನ್ನುವುದನ್ನು ಅಧ್ಯಯನ ಮಾಡುವ 
ಕ್ಷೇತ್ರವೇ ಫೈಲೋಜಯಾದ್ರಫಿ. ವಿವಿಧ ಸಮುದಾಯಗಳಕಲ್ಪರುವ 
ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಗಳ ಹೋಲಅಕೆಯು ನಮಗೆ 

ಈ ಸಮುದಾಯಗಳ ಇತಿಹಾಸದ ವೈಶಿಷ್ಠಮಯ 
ಒಳನೋಟಗಳನ್ನು ಒದಗಿಸುತ್ತದೆ. 


ಉದಾಹರಣೆಗೆ, ವಿವಿಧ ಮಾನವ ಜನಾಂಗಗಳ 

ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು ಹೋಲಸಿದಾಗ, ಆಫ್ರಿಕನ್‌ 
ಜನಾಂಗಗಳು ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು 
ತೋರಿಸುವುದಷ್ಟೇ ಅಲ್ಲದೇ ಮಾನವ ಜನಾಂಗದ ಆನುವಂಶಿಕ 
ವೈವಿಧ್ಯತೆಗಳೆಲ್ಲವೂ ಆಫ್ರಿಕನ್‌ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ಉಪವರ್ಗವೇ 
ಆಗಿದೆ. ಆಧುನಿಕ ಮಾನವ (ಹೋಮೋ ಸೇಪಿಯನ್‌) ನ 
ಅಂಗರಚನಾಶಾಸ್ತವನ್ನು ನೋಡಿದಾಗ ಅವನ ಉಗಮ 
ಅಫ್ರಿಕಾದಲ್ಲಾಗಿದ್ದು ತದನಂತರ ಅಲ್ಪಂದ ಪ್ರಪಂಚದ 

ಉಳದ ಭಾಗಗಳಗೆ ಹಂಚಿಕೆಯಾಗಿ ಜೀಡುಬಟ್ಟರುವುದು 

ಈಗ ರುಜುವಾತಾಗಿದೆ. ಈ ಐತಿಹಾಸಿಕ ಸಂಚಾರ (ಮತ್ತು 
ತದನಂತರದ) ಎಲ್ಲವೂ ಭೌಗೋಳಆಕ ವಿತರಣೆಯ 
ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ಮಾದರಿಗಳಲ್ಪ ದಾಬಲಾಗಿದೆ. ಇವು 
ಕೇವಲ ವಲಸೆಗಳಷ್ಟೇ ಅಲ್ಲ- ನಮ್ಮ ಇತಿಹಾಸದ ಜನಸಂಖ್ಯಾ 
ವಿಜ್ಞಾನದ ಪ್ರತಿಯೊಂದು ಘಟನೆ, ಅದು ಜನಸಂಖ್ಯೆಯ 
ಇಳಕೆಯಾಗೀ ಅಥವಾ ಏರಿಕೆಯಾಗೀ ನಮ್ಮ ಆನುವಂಶಿಕ 
ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ಮೇಲೆ ಛಾಪನ್ನು ಮೂಡಿಸಿದೆ. ನೀವು 
ನೋಡಿರುವಂತೆ, ಈ ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ವಿಭಜನೆಯ 
ಆಧಾರದ ಮೇಲೆ ನಾವು ಸಾಕಷ್ಟು ಮಾತನಾಡಬಹುದಲ್ಲವೇ! 


ಮತ್ತೊ೦ದು ಉದಾಹರಣಿಯಲ್ಲ. ಇತ್ತೀಚೆಗೆ ಭಾರತದ ದಕ್ಷಿಣ. 
ಪಶ್ಚಿಮ ಮತ್ತು ಮಧ್ಯ ಭಾಗಗಳಲ್ಲರುವ ಹುಅಗಳ ಆನುವಂಶಿಕ 
ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು ಮಾಪನಮಾಡಲು ಅಧ್ಯಯನವೊಂದರ 
ಪ್ರಯತ್ನ ನಡೆಯಿತು. ಪ್ರಪಂಚದಲ್ಲಿಯೇ ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು 


ಜೀನ್‌ ಫ್ಲೋ/ಹರಿವು: ಜನಾಂಗಗಳ ನಡುವೆ ಜೀವಿಗಳ 
ವಲಸೆಯಾದಾಗ, ಅವು ತಮ್ಯೊಂದಿಗೆ ತಮ್ಮ 
ಜನಾಂಗದಲ್ಲರುವ ವಿಶಿಷ್ಠ ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು 
ತೆಗೆದುಕೊಂಡು ಹೋಗುತ್ತವೆ. ಈ ವಲಸೆಗಳು 
ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆಗಳನ್ನು ಬೆರೆಸುವುದರ ಜೊತೆಗೆ, 
ಜನಾಂಗಗಳ ವಿಶಿಷ್ಟತೆಯನ್ನು ತಡೆ ಹಿಡಿಯುತ್ತವೆ. 
ಆದ್ದರಿಂದ ಇದನ್ನು ಜೀನ್‌- ಫ್ಲೋ ಎಂತಲೂ 
ಕರೆಯುತ್ತಾರೆ. 


ಅಲೀಲ್‌: ಜೀನ್‌ನ ವೈವಿಧ್ಯಮಯ ಮಾದರಿಗಳು. 
ಪ್ರತಿಯೊಬ್ಬ ಮನುಷ್ಯನಲ್ಲಯೂ ಜೀನ್‌ನ ಎರಡು 
ಪ್ರತಿಗಳವೆ. ಎರಡು ಪ್ರತಿಗಳು ಒಂದೇ ರೀತಿಯುದ್ದರೆ 

ಆ ಮನುಷ್ಯ ಹೋಮೋಜ್ಯೆಗಸ್‌, ಬೇರೆಬೇರೆಯುದ್ದರೆ 
ಹೆಟೆರೋಜ್ಯಗಸ್‌. ಯಾವುದೇ ಜೀವಿಯು ಜೀನ್‌ನಲ್ತಿ 
ಎರಡು ಅಅೀಲ್‌ಗಳನ್ನು ಮಾತ್ರ ಹೊಂದಲು ಸಾಧ್ಯ, 
ಆದರೆ ಜನಾಂಗಗಕಳಲ್ಲ ಬಹಳಷ್ಟು ಅಅೀಲ್‌ಗಳು ಇರುತ್ತವೆ. 


ಮೈಟೊಕಾಂಡ್ರಿಯಲ್‌ ಡಿಎನ್‌ಎ: ಇದು ಯುಕ್ಕಾರಿಯೋಟ್‌ 
ಜೀವಕೋಶಗಳಲ್ಪರುವ ಒಂದು ವಿಶೇಷ ಭಾಗ 
(ಆರ್ಗನೆಲ್‌- ಕಣಅಂ೦ಗ). ಅದು ತನ್ನದೇ ಆದ ಚಕ್ಕ 
ಜೀನೋಂ ಹೊಂದಿದ್ದು, ಮೈಟೊಕಾಂಡಿಯಾದಲ್ಲೇ 
ಉಪಯೋಗವಾಗುವಂತಹ ಪ್ರೊಟೀನ್‌ಗಳನ್ನು 
ತಯಾರಿಸುತ್ತದೆ. ಇದನ್ನು ಮೈೈಟೊಕಾಂಡ್ರಿಯಲ್‌ 
ಡಿಎನ್‌ಎ ಎನ್ನುತ್ತಾರೆ ಮತ್ತು ಇದು ಹೆಣ್ಣು/ ತಾಯಿಯಿಂದ 
ಮಾತ್ರ ಅನುವಂಶೀಯವಾಗುತ್ತದೆ (ಏಕೆಂದರೆ 
ಅಂಡಾಣುವಿನೊಂದಿಗೆ ಕೂಡುವ ವೀರ್ಯಾಣುವಿನಲ್ಪ 
ಮೈಟೊಕಾಂಡ್ರಿಯ ಇರುವುದಿಲ್ಲ). 


ಸೈಟೊಕ್ರೋಮ್‌ ಬ: ಉತ್ಸರ್ಷಣಶೀಲ ಮಾರ್ಗದಲ್ಪ 
(ಆಕ್ಕಿಡೇಟೀವ್‌ ಪಾಡ್ಲೇ) ಮುಖ್ಯವಾಗಿರುವ ಪ್ರೊಟೀನನ್ನು 
ತಯಾರಿಸಬಲ್ಲ ಮೈಟೊಕಾಂಡಿಯದ ಜೀನೋಂನಲ್ಲರುವ 
ಜೀನ್‌. 


ಪಿ೦ಂಗಲ್‌ ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯೋಟ್ಯೆಡ್‌ ಪಾಅಮಾರ್ಪಿಸಂ 
(ಎಸ್‌ಎನ್‌ಪಿ'ಸ್‌): ಎರಡು ಜೀವಿಗಳ ಮಧ್ಯೆ ಪ್ರತಿ 
ನ್ಯೂಕ್ಕಿಯೋಟೈಿಡ್‌ಗಳ ನಲ್ಪರುವ ವ್ಯತ್ಯಾಸವೇ 
ಎಸ್‌ಎನ್‌ಪಿ. ಇದು ಎರಡು ಜೀನೋಂಗಳ ನಡುವೆ 
ಕಂಡುಬರುವ ಅತಿ ಸಾಮಾನ್ಯ ವ್ಯತ್ಯಾಸ. 
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ಹುಅಗಳು ಭಾರತದಲ್ಲದ್ದು. ಈಗ ದೇಶದುದ್ದಕ್ಲೂ ಅವು ಕೇವಲ 
ಕೆಲವು ಕಾಡುಗಳಗಷ್ಟೇ ಸೀಮಿತವಾಗಿಜಲ್ಟವೆ. ಭಾರತದ 
ವಿವಿಧ ಹುಆಅಗಕ ಸಮುದಾಯಗಳ ನಡುವೆ, ಹಂಚಿಹೋದ 
ಮತ್ತು ವಿಶಿಷ್ಠ ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆ ವಿಶ್ಲೇಷಣೆಯ 
ಆಧಾರದ ಮೇಲೆ ವಿಜ್ಞಾನಿಗಳು ಈೇ ಸಮುದಾಯಗಳ 
ಐತಿಹಾಸಿಕ ಗಣತಿಯಲ್ಪ್ಲ ಏನಾದರೂ ವ್ಯತ್ಯಾಸವಿದೆಯೇ 
ಎನ್ನುವುದನ್ನು ನಿರ್ಧರಿಸಿ ಜನ್‌ ಫ್ಲೋ/ ಹರಿವಿನ (ವಿವಿಧ 
ಸಮುದಾಯಗಳಕಲ್ಲ ಒಂದರಿಂದಿನ್ನೊಂದಕ್ಕೆ ಒಂದೊಂದು 
ಹುಅಗಳ ವಲಸೆ ಅಥವಾ ಸಂಚಾರದ ಬದಲಾಗಿ) ಪರಿಮಾಣ 
ನಿಷ್ಠರ್ಷೆ ಮಾಡಿದರು. ಈ ಅಧ್ಯಯನದಿಂದ, ಸರಿ ಸುಮಾರು 
2೦೦ ವರ್ಷಗಳ ಹಿಂದೆಯೇ ಹುಅಗಳ ಸಂಖ್ಯೆಯಲ್ಲ 
ಇಳಮುಬವಾಗಿರುವುದು ಕಂಡುಬಂದಿತು (ಬಹುಶಃ ಬ್ರಟಷರ 
ಹುಲಅ ಬೇಟಿಯೇ ಇದಕೆ ಕಾರಣವಾಗಿರಬಹುದು). ಆದ್ದರಿಂದ, 
ವಂಶಾವಳಯ ರೀತಿಯಲ್ಲೇ, ಗಣತಿಯಲ್ಲ (ಸಮುದಾಯದ 
ಏರಿಕೆ, ಇಕೆ ಇತ್ಯಾದಿ) ಘಟನೆಗಳ ಕಾಲಮಾನವನ್ನೂ 
ಕಂಡುಹಿಡಿಯಬಹುದು. 


ಏಕೀಭವನ ಸಿದ್ಧಾಂತದ (ಕೊೋಯಪಸೆಂಬಟ್‌ ಥಿಯರಿ) 
ಅಭಿವೃದ್ಧಿಯಿಂದ ಮಾತ್ರ ನಾವು ಭೂತಕಾಲದ ಘಟನೆಗಳ ಬಧ್ಣೆ 
ಇಷ್ಟೊಂದು ಬಚಿತ ತೀರ್ಮಾನಗಳನ್ನು ನೀಡಬಹುದಾಗಿದೆ. 
ಘೇ ಸಿದ್ದಾಂತವು ಒಂದು ಸಮುದಾಯದಲ್ಪ್ಲರುವ ಸಮಕಾಲೀನ 
ಅಲೀಲ್‌ (ವಿಗುಣ ಜೀನ್‌ ಜೋಡಿ) ಆವರ್ತನಗಳನ್ನು 
(ಅಲೀಲ್‌ಗಳ ವಿತರಣಿ) ಅದೇ ಸಮುದಾಯದ ಜನಾಂಗೀಯ 
ಇತಿಹಾಸದೊಂದಿಗೆ ಹೋಲಸಿ "ಜೀನ್‌-ಜೀನಿಯಾಲಜ' 
(ಜೀನ್‌-ವಂ೦ಶಾವಳ)ಯನ್ನು ರಚಿಸುವಲ್ಲ ಸಹಕಾರಿಯಾಗಿದೆ. 
ಇದಕ್ಲೊಂ೦ದು ಸರಳವಾದ ಹೋಲಕೆ ನೀಡುವುದಾದರೆ, ಈ 
ಜೀನ್‌-ಜೀನಿಯಾಲಜಗಳು ಕುಟುಂಬಗಳ ಇತಿಹಾಸ ಮತ್ತು 
ಪ್ರಾಣಿಗಳ ವಂಶಾವಳಯಾಗಿದ್ದು, ಅವು ಜೀನ್‌ ಮತ್ತು 
ಅಲೀಲ್‌ಗಳ ಹಂತದಲ್ಪ ರಚಿತವಾಗಿರುತ್ತವೆ. ಇವುಗಳೂ 

ಸಹ ಪ್ರಬೇಧವಿಕಾಸಕ್ಕೆ ಸಮಾನಾಂತರವಾಗಿ ಕಾರ್ಯ 
ನಿರ್ವಹಿಸಿದರೂ, ಜೀನ್‌-ಜೀನಿಯಾಲಜಗಳು ಜನಾಂಗಗಳ 
ಏರಿಕೆ ಅಥವಾ ಇಳಕೆಯಿಂದ ಪ್ರಭಾವಿತವಾಗುವ ಅಲೀಲ್‌ 
ಆವರ್ತನಗಳಗೆ ಮಾತ್ರ ಸೀಮಿತವಾಗಿವೆ. ಜನಾಂಗಗಕಲ್ಪರುವ 
ಅಲೀಲ್‌ಗಳ ಇತಿಹಾಸವನ್ನು ಚಿತ್ರಿಸುವ ಮೂಲಕ, ಉಳದ 
ವಿವರಣಿಗಳ ಜೊತೆಗೆ, ಕಾಲಾಂತರದಲ್ಲ ಸಮುದಾಯದ 
ಗಾತ್ರದಲ್ಲ ಏರಿಆತವೇನಾದರೂ ಆಗಿದೆಯೇ ಎಂದು ನಾವು 
ಅರ್ಥ ಮಾಡಿಕೊಳ್ಳಬಹುದು. 


ಪ್ರಾರಂಭದಲ್ಲ ಪ್ರಭೇದದ ವಲಸೆಗಳ ಮಾದರಿ ಮತ್ತು ಜನ 
ಸಂಖ್ಯಾ ಇತಿಹಾಸವನ್ನು (ಜನಸಂಖ್ಯೆ ಏರಿಕೆ ಅಥವಾ ಇಳಕೆ) 
ಸೈಟೊಕ್ರೋಮ್‌ ಬ/ ಮೈಟೊಕಾಂಡ್ರಿಯಲ್‌ ಡಿಎನ್‌ಎ 
ಹಾಪ್ಲೋಟ್ಯೆಪ್‌ಗಳ (DNA haplotypes=ಆನುವಂಶಿಕವಾಗಿ 
ಒಟ್ಟೊಟಗೆ ಸಾಗುವ ಡಿಎನ್‌ಎ ವೈವಿಧ್ಯತೆಗಳು) ಭೌಗೋಳಆಕ 
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ಹಂಚಿಕೆಯ ಮೂಲಕ ಅಧ್ಯಯನ ಮಾಡಲಾಗುತ್ತಿತ್ತು. 
ಆರಂಭಕ ಅಧ್ಯಯನಗಳು ಜೀನೋಮ್‌ನ ಅತಿ ಚಿಕ್ಕ 
ಭಾಗಗಳನ್ನು ಗುರಿಯಾಗಿಸಿಕೊಂಡ ಕೇವಲ ಒಂದು 

ಅಥವಾ ಕೆಲವು ಅಣು ಮಾರ್ಕರ್‌ಗಳನಷ್ಟೇ ಆಧರಿಸಿತ್ತು. 
ಇದರಿಂದ ಸಮುದಾಯಗಳ ಉಪವಿಭಾಗ ಮತ್ತು 

ಜೀನ್‌ ಫ್ಲೋ ಬಣ್ಣೆ ಸವಿವರವಾಗಿ ಮತ್ತು ಸ್ಪಷ್ಟವಾಗಿ 
ಅರ್ಥಮಾಡಿಕೊಳ್ಳುವುದು ಸೀಮಿತವಾಗುತ್ತದೆ. ಅಲ್ಲದೇ, 
ಪ್ರಮುಖವಾದ ಜೀನ್‌ ಆಗಿರುವ ಸೈಟೊಕ್ರೋಮ್‌ ಬ ಕೂಡ 
ಅತಿ ಕಡಿಮೆ ರೂಪಾಂತರ (ಮ್ಯುಟೇಷನ್‌) ತೋರಿಸುತ್ತದೆ. 
ತರುವಾಯ, ಬಹಳಷ್ಟು ಲೋಸ್ಯೆ ಇರುವ ಸ್ಥಾನಗಳನ್ನು 
ಆಧರಿಸಿರುವ ಮೈಕ್ರೋಸಾಟೆಲೈಟ್‌ಗಳ (ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯರ್‌) 
ಮಾಹಿತಿಯ ಉಪಯೋಗವು ಮಾದರಿಗಳನ್ನು ಪತ್ತೆ ಹಚ್ಚುವಲ್ಲ 
ಶಕ್ತಿಯುತವಾಗಿವೆ. ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು ಪುನರಾವರ್ತನೆಯಾಗಿರುವ 
ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯೋಟ್ಯಿಡ್‌ ಘಟಕಗಳನ್ನು ಹೊಂದಿರುವ 
ಜೀನೋಮ್‌ಗಳೇ ಮೈಕ್ರೋಸಾಟಿಲೈಟ್ಟ್‌. ತಮ್ಮ ಆನುವಂಶಿಕ 
ಸಂಯೋಜನೆಯ ಕಾರಣದಿಂದ ಸೈಟೊಕ್ರೋಮ್‌ ಅ ಅಥವಾ 
ಉಳದ ಯಾವುದೇ ಜೀನ್‌ಗಳಗಿಂತ ಮೈಕ್ರೋಸಾಟೆಲೈಟ್ಟ್‌ 
ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು ಬಾರಿ ರೂಪಾಂತರ ಹೊಂದುತ್ತವೆ. ಅತಿ ಕಡಿಮೆ 
ಅವಧಿಯಲ್ಲ ಅತಿ ಹೆಚ್ಚು ರೂಪಾಂತರಗಳನ್ನು ಸಂಗೃಹಣೆ 
ಮಾಡಿಕೊಳ್ಳುತ್ತವೆ. ಇದರಿಂದ ನಮಗೆ ತೀರ ಇತ್ತೀಚಿನ 
ಜನವರ್ಗ ಮತ್ತು ಜನಸಂಖ್ಯಾ ಮಾದರಿಗಳನ್ನು ಕಾಣಲು 
ಅನುವು ಮಾಡಿಕೊಡುತ್ತವೆ. ಇಂದು ನಾವು ಅನುವಂಶಿಕ 
(ತಳ) ವಿಧಾನಗಳಲ್ಲಾಗಿರುವ ಪ್ರಗತಿಯನ್ನು ನಿಜಕ್ಸೂ 
ಅಭಿನಂದಿಸಬೇಕು. ಅದರಲ್ಲೂ ಆನುವಂಶಿಕ (ತಳ) 

ಮಾಹಿತಿ ಮತ್ತು ವಿಶ್ಲೇಷಣೆ (ಸಿಂಗಲ್‌ ನ್ಯೂಕ್ಷಿಯೋಟ್ಯೆಡ್‌ 
ಪಾಅಮಾರ್ಫಿಸಮ್ಮನ್ನೂ ಸೇರಿಸಿ) ಯಂದ ನಾವು ಜನಸಂಖ್ಯಾ 
ಇತಿಹಾಸವನ್ನು ಪತ್ತೆ ಮಾಡಲು ಅನುಕೂಲವಾಗಿದೆ. ಈ 
ಆನುವಂಶಿಕ ಮಾಹಿತಿಯ ಸಹಾಯದಿಂದ ಜೀನೋಮ್‌ಗಳ 
ಬಣ್ಣೆ ಹೆಚ್ಚು ತಿಳದುಕೊಳ್ಳುವುದರ ಜೊತೆಗೆ, ಇತ್ತೀಚಿನ 
ಘಟನೆಗಳ ಬಗ್ಗೆಯೂ ಕುರುಹು ದೊರೆಯುತ್ತದೆ. ಇಷ್ಟೇ 
ಅಲ್ಲದೇ-ಕಂಪ್ಯೂಟರ್‌ನಲ್ಲಾಗಿರುವ ಪ್ರಗತಿ ಮತ್ತು 
ಅನುಕ್ರಮಕಣಿಕೆಗೆ (ಸೀಕ್ಷೆನ್ಸಿಂಗ್‌) ತಗಲುವ ಬರ್ಚು 
ಕಡಿಮೆಯಾಗಿರುವುದರಿಂದ ಆನುವಂಶಿಕ ಮಾಹಿತಿಯು 
ಮೊದಲಗಿಂತ ಕೈ ಗೆಟೆಕುವಂತಾಗಿದೆ. 


ಮುಕ್ತಾಯ 

ಡಿಎನ್‌ ಎಯು ಇತಿಹಾಸದ ಅತ್ಯದ್ಭುತ ಭಂಡಾರವೇ ಸರಿ. 
ಸಂತತಿ ಪರಂಪರೆ ಮತ್ತು ಜನಾಂಗಗಳ ಇತಿಹಾಸವನ್ನು 
ಕಅಯಲು ಮತ್ತು ವ್ಯಾಖ್ಯಾನಿಸಲು ಪ್ರಭೇದತಳವಿಕಾಸ 
ಮತ್ತು ಫೈಲೋಜಯಾಗ್ರಫಿಗಳು ಸಹಕಾರಿಯಾಗಿವೆ”. 
ಇನ್ನೊಂದರ್ಥದಲ್ಲ ಹೇಳುವುದಾದರೆ, ಇದು ಪ್ರಾಕೃತಿಕ 
ಇತಿಹಾಸದಲ್ಲಿ 'ಇತಿಹಾಸ' ದ ತುಣುಕುಗಳನ್ನು ಒಗ್ಗೂಡಿಸಿ 


ಯೂರೋಪಿನ ಫೈಲೋಜಯೋಗ್ರಾಫಿಕ್‌ 
ಮಾದರಿಗಳು 


ಕಳೆದ 2.4 ದಶಲಕ್ಷ ವರ್ಷಗಳಂದಲೂ. 
ಸಮಶೀತೋಷ್ಟ ವಲಯಗಳಕಲ್ಲ ಮಂಜುಗಡ್ಡೆಗಳು 
ನಿರಂತರವಾಗಿ ನಿರ್ದಿಷ್ಟ ಗತಿಯಲ್ಲ ಹಿಗ್ಗುತ್ತಾ 
ಮತ್ತು ಕುಗ್ಗುತ್ತಾ ಜೀವಚರಗಳ ಹಂಚಿಕೆಯ 
ಮೇಲೆ ಜಾಗತಿಕ ಪರಿಣಾಮವನ್ನು ಜೀರಿವೆ. 
ಅದರಲ್ಲೂ, ಯೂರೋಪಿನ ಉತ್ತರ 
ಖಂಡದಾದ್ಯಂತ ಹಿಮಗಡ್ಡೆಗಳು ಹರಡಿ ಕೊಂಡಿವೆ. 
ಇದರಿಂದ ಜೀವಿಗಳು ಹಿಮಾವೃತವಲ್ಲದ 
ಪ್ರದೇಶಗಳಗೆ ಮಾತ್ರ ಸೀಮಿತವಾಗಿದ್ದು. ಈ 
ಹಿಮಗಡ್ಡೆಗಳು ಕರಗಿದ ತರುವಾಯ ಮತ್ತೆ ಉತ್ತರ 
ಯೋರೋಪಿಗೆ ತೆರಳುತ್ತವೆ. ಯೋರೋಪಿನ 
ಜನಾಂಗಗಕಲ್ತ ನಡೆಸಿದ ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯತೆ 
ಮತ್ತು ಜೀನೋಮ್‌ಗಳ ಮೇಲೆ ನಡೆಸಿದ 
ಅಧ್ಯಯನದಿಂದ ಇದು ಪ್ರಷ್ಟವಾಗಿದೆ. ದಕ್ಷಿಣ 
ಯೋರೋಪಿನ ಜನಾಂಗಗಳಲ್ಲರುವ ಅದರಲ್ಲೂ, 
ಐಜರಿಯನ್‌ ಜಂಬೂದ್ಧೀಪ, ಪ್ಲೇನ್‌ ಮತ್ತು 
ಬಾಲ್ಲಾನ್ಟ್‌ನ ಹಲವು ಪ್ರಭೇದಗಳು ಹೆಚ್ಚು 
ಆನುವಂಶಿಕ ವೈವಿಧ್ಯವನ್ನು ತೋರಿಸುತ್ತವೆ. 
ನೀರ್ಗಲ್ಲುಗಳ೦ದ ಆಶ್ರಯ ಪಡೆಯಲು ಸಾಕಷ್ಟು 
ಪ್ರಭೇದಗಳಿಗೆ ದಕ್ಷೀಂ ಯೂರೋಪ್‌ ಆಶ್ರಯ Legend 
ತಾಣವಾಗಿರುವುದೆಂದು ಇದು ಸೂಚಿಸುತ್ತದೆ 1 icesheets 
(ಚಿತ್ರ 3). ಆದ್ದರಿಂದ ಈ ಭೂ ಪ್ರದೇಶದಲ್ಲಾಗುವ 
ಕುಗ್ಗುವಿಕೆ- ಹಿಗ್ಗುವಿಕೆ ಮತ್ತು ಜನಸಂಖ್ಯೇಯ 
ಗಾತ್ರವೆರಡೂ ವಿವಿಧ ಪ್ರಭೇದಗಳ ಆನುವಂಶಿಕ 
ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ಮೇಲೆ ಪರಿಣಾಮವನ್ನು ಚೀರಿವೆ. 


im Steppe 


ಅರಿಯುವ ಪ್ರಯತ್ನ. ಆದರೆ, ನಾವು ಹಿಂದಿನ ಕಾಲಕ್ಕೆ 
ಹೋಗಿ, ಅಲ್ಪ ನಮ್ಮ ಪೂರ್ವಜರನ್ನು ನೋಡುವುದಾಗಲೀ 
ಅಥವಾ ನಮ್ಮ ತಳವಂಶವೃಕ್ಷಗಳನ್ನು ಪರಿಶೀಅಸುವುದಾಗಲಆೀ 
ಅಥವಾ ಜನಸಂಖ್ಯಾ ಇತಿಹಾಸದ ಪಮನರ್ನಿರ್ಮಾಣವಾಗಲೀ 
ಅಸಾಧ್ಯ. ಆದ್ದರಿಂದ. ಪ್ರತಿಯೊಂದು ವರ್ಗದ/ಪ್ರಭೇದದ 
ನಡುವಿನ ಸಂಬಂಧ ಮತ್ತು ಕವಲೊಡೆದು ಶಾಖೆಯಾಗಿರುವ 
ಮಾದರಿಗಳನ್ನು ತಿಆಯಲು ಈ ವಂಶವೃಕ್ಷ ಮತ್ತು ಜೀನ್‌- 
ಜೀನಾಲಜಗಳನ್ನು ಕೇವಲ ಪರಿಕಲ್ಲನೆಗಳನ್ನಾಗಷ್ಟೇ 
ನೋಡಲಾಗಿದೆ. ಮುಂದೆಯೂ ಉತ್ತಮ ಮತ್ತು ಹೊಸ ಹೊಸ 
ಮಾಹಿತಿಗಳು ದೊರೆತ ಮೇಲೆ ತಳವಂಶವೃಕ್ಷವು ಬದಲಾಗುವ 
ಸಾಧ್ಯತೆಯೂ ಇದೆ. 
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| ಹಿಮಗಡ್ಡೆಗಳು ಯೋರೋಪಿನ ಮೂಸ್‌ನ (ಅಮೆರಿಕಾದ 
ಕಡವೆ) ನ್ಯೂಕ್ಸಿಯೋಟ್ಯಿಡ್‌ ಆಶ್ರಯ ತಾಣ. ಅರಣ್ಯ 
ವೈವಿಧ್ಯತೆಯ ಫೌಗೋಳಕ ವಿತರಣೆ. ದಕ್ಷಿಣ ಯೂರೋಪ್‌ |, 
ಹೆಚ್ಚು ನ್ಲೆಪ್ಪಿ (ಹುಲ್ಲುಗಾಪಲು) ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು 
ತೋರಿಸುತ್ತದೆ. (ಕಡು ಬಣ್ಣ ಹೆಚ್ಚು ವೈವಿಧ್ಯತೆಯನ್ನು 
ಸೂಚಿಸುತ್ತದೆ) 


ಇಂದು ನಮಗೆ ದೊರೆಯುತ್ತಿರುವ ಜೆನೆಟಕ್‌ (ತಳಅಶಾಸ್ಪದ) 
ಸಾಧನಗಳು ವಂಶಾವಳಗಳ ಇತಿಹಾಸ, ಪ್ರಭೇದ 
ಮತ್ತು ಜನಾಂಗಗಳ ಬಣ್ಣೆ ಹಿಂದೆಂದಿಗಿಂತಲೂ ಚೆನ್ನಾಗಿ 
ತಿಆದುಕೊಳ್ಳಲು ಅನುಕೂಲವಾಗಿಸಿವೆ. ಈ ಪ್ರಾಕೃತಿಕ ಜಗತ್ತು 
ಮತ್ತು ಸ್ತಾಭಾವಿಕ ವಿನ್ಯಾಸಗಳನ್ನು ಉಂಟುಮಾಡುವ 
ಪ್ರಕ್ರಿಯೆಗಳನ್ನು ಅರಿತುಕೊಳ್ಳುವುದನ್ನು ಡಿಎನ್‌ಎ ಆಧಾರಿತ 
ಪ್ರಬೇಧ ವಿಕಾಸ ಮತ್ತು ಫೈಲೋಜಯಾದಗ್ರಫಿ ವಿಧಾನಗಳು 
ಆಮೂಲಾಗ್ರವಾಗಿ ಬದಲಾಯುಸಿವೆ. ಆದರೆ, ನಮಗೆ 
ತಿಆಯದೇ ಇರುವುದು ಇನ್ನೂ ಬಹಳಪ್ಪಿದೆ. ಇನ್ನೂ ಚೆನ್ನಾದ 
ವಿಧಾನಗಳ ಸಹಾಯದಿಂದ ನಾವು ಇನ್ನಷ್ಟು ಕಲಅಯುವ 
ನಂಚಕೆಯುದೆ. 
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